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(57) Abstract: The invention relates to methods of producing primary and secondary metabolites using genetically engineered or- 

o r 

l 

Hilfe gentechnisch verandercer Organismen. 



(57) Zusammenfassung: Die vorliegende Erfindimg befaBt sich mit Herstellungsverfahren fur Primar- und Sekimdarmetabolite mit 
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Teilsequenzen der Gene des Prima r- und Sekundarmetabolismus aus 
Corynebacterium glutamicum und ihr Einsatz zur mikrobiellen Her- 
stellung von Primar- und Sekundanrtetaboliten 

5 

Beschreibung 

Die vorliegende Erfindung befafit sich mit den Herstellungsverf ah- 
ren fur Primar- und Sekundarmetabolite mit Hilfe eines gentech- 
10 nisch veranderten Organismus . Diese Erfindung besteht in Teil- 
sequenzen von Genen, die anabolische und katabolische Enzyme aus 
Corynebacterlum glutamlcum kodieren, und aus ihr em Einsatz zur 
mikrobiellen Herstellung von Metaboliten. 

15 Die Konzentrationen der Metabolite sind in lebenden Zellen ge- 
wohnlich gut ausbalanciert und uberschreiten nicht eine gewisse 
Grenze. Unter manchen Wachstumsbedingungen oder als Folge einer 
gentechnischen Veranderung konnen sie allerdings im UberschuS 
gebildet und in das Kulturmedium ausgeschieden werden. Ftir das 

20 Zellwachstum kann man relativ billige Stoffe als Kohlenstoff- 
quelle verwenden. Mit Hilfe des biochemischen Potentials der 
Zellen (in den meisten Fallen mikrobiellen Ursprungs ) oder der 
Enzyme lassen sich diese preiswerten Stoffe in ein breites 
Spektrum wertvollerer Substanzen umwandeln. Zur f ermentativen 

25 Herstellung von Metaboliten zu Verkauf szwecken setzt man ins- 
besondere Mikroorganismen ein. Mikroorganismen lassen sich durch 
gentechnische Veranderung der Biosynthesewege in ihrer Biosynthe- 
seleistung auf bestimmte Metabolite hin optimieren, und man 
erzielt dadurch hohere Syntheseleistungen . Gentechnische Verande- 

30 rung meint hier, da£ die Anzahl der Kopien oder die Geschwindig- 
keit der Trans kript ion bestimmter Gene fur bestimmte Synthesewege 
erhOht ist. Allerdings muS man die geeigneten Zielgene ftir diese 
Verbesserung zuerst identif izieren. Wir beschreiben nun im fol- 
genden die Zielgene und Teilsequenzen davon, die durch Klonen der 

35 DNA und anschliefiende Sequenzierung mit dem Ziel der Stammverbes- 
serung identif iziert wurden. 

Ein Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit einer 
Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 1 beschrieben ist oder 
40 sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 1 durch Substitution, Inser- 
tion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz , die in der SEQ ID NR. 2 beschrieben ist 
45 oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 2 durch Substitution, In- 
sertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 
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Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz , die in der SEQ ID NR. 3 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 3 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

5 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 4 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 4 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

10 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 5 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 5 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

15 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 6 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 6 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

20 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 7 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 7 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

25 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 8 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 8 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

30 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 9 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 9 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

35 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 10 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 10 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

40 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 11 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 11 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 
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Ein weicerer Teil der Erfindung besteht im Einsatz der Nucleotid- 
sequenz SEQ ID NR. 1 Oder SEQ ID NR. 2 oder SEQ ID NR. 3 oder SEQ 
ID NR. 4 oder SEQ ID NR. 5 oder SEQ ID NR. 6 oder SEQ ID NR. 7 
Oder SEQ ID NR. 8 oder SEQ ID NR. 9 oder SEQ ID NR. 10 oder SEQ . 
5 ID NR. 11 zur Konstruktion genet isch modif izierter Mikroorga- 
nismen . 

Die vollstandigen Gene lassen sich mit Hilfe konventioneller 
Techniken wie Hybridisierung herstellen, wobei man von den oben 

10 offenbarten Genf ragmenten ausgeht . Diese Gene lassen sich einset- 
zen zur Konstruktion rekombinater Wirtsorganismen, die die Bio- 
synthese wertvoller Bioprodukte, wie Aminos aur en, Fettsauren, 
Kohlenhydrate , Vitamine und Kofaktoren ermoglichen. Die biologi- 
sche Aktivitat dieser Gene wird im experimentellen Teil dieser 

15 Beschreibung offenbart. Mit Hilfe dieser Gene wird es moglich, 
Engpasse bei der Biosynthese von Bioprodukten zu umgehen und so 
die Syntheseleistung mikrobieller Systeme zu steigern. 

Ein weiterer Gesichtspunkt dieser Erfindung besteht in einem 
2 0 Express ions-Vektor mit zumindest einem der oben erwahnten Poly- 
nucleotide. Der Expressions-vektor verbindet funktionell eines 
oder mehrere dieser Polynucleotide mit regulatorischen Einheiten 
wie Promotoren, Terminatoren, ribosomale Bindungsstellen und der- 
gleichen. Gewdhnlich gehoren zu einem Expressions-Vektor weitere 
25 Einheiten wie Genmarker und Replikationsabschnitte . 

Ein weiterer Gesichtspunkt der Erfindung besteht in der mit einem 
Expressions-Vektor trans formierten Wirtszelle. 

30 Zur gentechnischen Veranderung kann man jeden beliebigen proka- 
ryontischen Mikroorganismus verwenden, vorzugsweise Corynebac te- 
dium- und Bacillus-Arten, aber auch jeden beliebigen eukaryonti- 
schen Mikroorganismus, vorzugsweise Hef estamme der Gattung 
AshhysL, Candida, Pichia, Sac char omyces und Hansenula . 

35 

Ein weiterer Gesichtspunkt der Erfindung besteht in einer Methode 
zur Herstellung und Reinigung eines Polypeptids, die in folgenden 
Schritten besteht: 

40 (a) Kultivierung der Wirtszelle aus Anspruch 3 unter Bedingungen, 
die far die Expression des Peptids geeignet sind; und 

(b) Gewinnung des Polypeptids aus der Wirtszellkultur . 

45 In deri folgenden Beispielen wird die Erfindung detail lierter be- 
schrieben . 
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Beispiel 1 

Herstellung einer Genombibliothek von Corynehacterlum glutamicum 
ATCC 13 032 

5 

Die DNA aus deiti Genom von Corynebacterium glutamicum ATCC 13 032 
la£t sich nach Standardmethoden gewinnen, die z.B. von Altenbuch- 
ner, J. und Cullum, J. (1984, Mol . Gen. Genet. 195:134-138) be- 
schrieben sind. Die Genom-Bibliothek laSt sich daraus mit jedem 

10 beliebigen Klonierungsvektor , z.B. pBluescript II KS- (Strata- 
gene) oder ZAP Express™ (Stratagene) , nach Standardvorschrif ten 
gewinnen (z.B. Sambrook, J. et al . (1989) Molecular cloning: a 
laboratory manual, Cold Spring Harbor Laboratory Press). Jede 
beliebige Fragmentgrofie kann man dabei verwenden, vorzugsweise 

15 Sau3AI -Fragment e mit einer Lange von 1 kb, die sich in Klonie- 
rungsvektor en mit verdautem BamHI ^einbinden lassen. 

Beispiel 2 

20 Analyse der Nucleinsauresequenzen der Genombibliothek 

Aus der im Beispiel 1 herges tell ten Genombibliothek kann man ein- 
zelne E. coli-Klone auswahlen. E. coli-Zellen werden nach 
Standardmethoden in geeigneten Medien kultiviert (z.B. LB erganzt 
25 mit 100 mg/1 Ampicillin) , und danach laSt sich dann die Plasmid- 
DNA isolieren. Klont man Genomf ragmente aus der DNA von Coryne- 
bacterium glutamicum in pBluescript II KS- (siehe Beispiel 1) , 
lafit sich die DNA mit Hi If e der Oligonucleotide 5 ' - AATTAAC- 
CCTCACTAAAGGG— 3 ' und 5 ' — GTAATACGACTCACTATAGGGC— 3 ' seguenzieren . 

30 

Beispiel 3 

Computeranalyse der isolierten Nucleinsauresequenzen 

35 Die Nucleotidsequenzen lassen sich z.B. mit Hilfe des BLASTX-A1- 
gorithmus (Altschul et al. (1990) J. Mol. Biol. 215: 403-410) 
aneinanderfiigen. Auf diesem Weg kann man neuartige Sequenzen ent- 
decken und die Funktion dieser neuartigen Gene aufklaren. 

40 Beispiel 4 

Identif izierung eines E. col i-Klons mit einem Genf ragmen t fur die 
Fettsauresynthase (2.3.1.85) 

45 Bei der Analyse der E . coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde, an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Secjuenzen anschloS, fand sich eine 
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Sequenz, wie sie mit SEQ ID NR. 1 beschrieben ist. Bei der Anwen- 
dung des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) ergab diese 
Sequenz Ahnlichkeit mit Fettsauresynthasen aus verschiedenen 
Organismen. Die grofite Ahnlichkeit war mit einem Fragment mit 519 
5 Basenpaaren fur die Fettsauresynthase aus Corynebacterium ammo- 
niagenes gegeben (NRDB Q04846; 68% Ubereinstimmung auf der Stufe 
der AminosSuren) . 

Beispiel 5 

10 

Identif izierung eines E. col i-Klons mit dem Gen ftlr die Phytoen- 
Dehydrogenase (EC 1.3.-.-) 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
15 schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofi, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 2 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Phytoen-Dehydrogenasen aus verschiedenen Organis- 
20 men. Die grofite Ahnlichkeit ergab sich mit der Phytoen-Dehydro- 
genase aus Methanobacterlum thermoautotrophicum (NRDB 027835; 37% 
Ubereinstimmung auf der Stufe der Aminosauren) . 

Beispiel 6 

25 

Identif izierung eines E. coIi-Klons mit dem Gen fur die Alkohol- 
Dehydrogenase (EC 1.1.1.1) 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
30 schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 3 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Alkohol-Dehydrogenasen aus verschiedenen Organis- 
35 men. Die grofite Ahnlichkeit ergab sich mit der Alkohol-Dehydroge- 
nase aus Bacillus stearothermophllus (NRDB P42327; 50% Uberein- 
stimmung auf der Stufe der Aminosauren) . 

Beispiel 7 

40 

Identif izierung eines E. coIi-Klons mit einem Genfragment fur ein 
Homologes der Adeno sy lme t hi onin- 8 -Amino- 7 -oxononanoat- Amino trans- 
ferase (EC 2.6.1.62) 

45 Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
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Sequenz, die als SEQ ID NR. 4 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3} zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Adenosylmethionin-8-Amino-7-oxononanoat-Amino- 
transferasen aus verschiedenen Organismen . Die grofite Ahnlichkeit 
5 ergab sich mit einem aus 342 Basenpaaren bestehenden Fragment fur 
die Adenosylmethionin-8-amino-7-oxononanoat-Amindtransf erase aus 
Erwinia herblcola (NRDB P53656; 40% Ubereinstimmung auf der Stufe 
der Aminosauren) . 

10 Beispiel 8 

Identif izierung eines. E. coIi-Klons mit einem Genfragment fur ein 
Homologes der Phosphoglycerat-Mutase 2 (EC 5.4.2.1) 

15 Bei der Analyse der E. coIi-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 5 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel* 3) zeigte diese Sequenz 

20 Ahnlichkeit mit Phosphoglycerat-Mutasen 2 aus verschiedenen Orga- 
nismen. Die groSte Ahnlichkeit ergab sich mit einem aus 204 Ba- 
senpaaren bestehenden Fragment fur die Phosphoglycerat-Mutase 2 
aus Mycobacterium tuberculosis (NRDB P71724; 54% Ubereinstimmung 
auf der Stufe der Aminosauren) . 

25 

Beispiel 9 

Identif izierung eines E. col i-Klons mit einem Genfragment fur die 
Xylulose-Kinase (EC 2.7.1.17) 

30 

Bei der Analyse der E. coIi-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofi, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 6 beschrieben ist. Bei der Anwendung 

35 des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit- mit Xylulose-Kinasen aus verschiedenen Organismen. 
Die groSte Ahnlichkeit ergab sich mit einem aus 633 Basenpaaren 
bestehenden Fragment fur die Xylulose-Kinase aus Streptomyces 
rublginosus (NRDB P2715 6; 48% Ubereinstimmung auf der Stufe der 

40 Aminosauren) . 

Beispiel 10 

Identif izierung eines E. coIi-Klons mit einem Genfragment fur 
45 eine Fettsaure-CoA-Ligase fur langkettige Fettsauren (EC 6.2.1.3) 
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Bei der Analyse der B. coIi-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofc, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 7 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
5 des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Fettsaure-CoA-Ligasen fur langkettige Fettsauren 
aus verschiedenen Organismen. Die grofite Ahnlichkeit ergab sich 
mit einem aus 3 69 Basenpaaren bestehenden Fragment fiir die Fett- 
saure-CoA-Ligase fiir langkettige Fettsauren aus Archaeoglobus 
10 fulgidus (NRDB 030302; 48% Ubereinstimmung auf der Stufe der Ami- 
nosauren) . 

Beispiel 11 

15 Identif izierung eines E. coIi-Klons mit einem Genfragment fur die 
Guanos inpentaphophat -Synthetase 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 

20 Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofi, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 8 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Guanos inpentaphophat-Synthetasen aus verschiede- 
nen Organismen. Die grofite Ahnlichkeit ergab sich mit einem aus 

25 606 Basenpaaren bestehenden Fragment fur die Guanosinpentapho- 
phate-Synthetase aus Streptomyces coelicolor (NRDB 08665 6; 70% 
Ubereinstimmung auf der Stufe der Amino saur en) . 

Beispiel 12 

30 

Identif izierung eines E. coli-Klons mit einem Genfragment fiir ein 
NTRB— Homologes 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
35 schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 9 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit NTRB-Homologen aus verschiedenen Organismen. NTRB 
40 ist ein Regulatorgen fiir die Tanskription, das an der Regulierung 
der Stickstoff assimilation beteiligt ist. Die grSfite Ahnlichkeit 
ergab sich mit einem aus 645 Basenpaaren bestehenden Fragment fur 
NTRB aus Jfycojbacteriuni leprae (NRDB Q50049; 61% Ubereinstimmung 
auf der Stufe der Aminosauren) . 
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Beispiel 13 

Identif izierung eines E. coli-Klons, der ein nif\S-Homologes ent- 
halt 

5 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 10 beschrieben ist . Bei der Anwendung 

10 des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit nlfS aus verschiedenen Organismen. NifS ist an 
der Stickstof f ixierung beteiligt . Die groSte Ahnlichkeit ergab 
sich mit einem aus 594 Basenpaaren bestehenden Fragment fur nlfS 
aus Mycobacterium leprae (NRDB Q49690; 62% Ubereinstimmung auf 

15 der Stuf e der Amino saur en) . 

Beispiel 14 

Identif izierung eines E. coli-Klons, der ein nlf CT-Homologes ent- 
20 halt 

Bei der Analyse der E. col i-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 

25 Sequenz, die als SEQ ID NR. 11 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithraus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit nifU aus verschiedenen Organismen. NifU ist an 
der Stickstof f ixierung beteiligt. Die groiSte Ahnlichkeit ergab 
sich mit einem aus 339 Basenpaaren bestehenden Fragment fur nifU 

30 aus Mycobacterium leprae (NRDB Q49683; 61% Ubereinstimmung auf 
der Stufe der Amino saur en) . 



Sequenz lis te 



35 


CI) 


Allgemeine Angaben 






(1) 


Anmelder : 






(A) 


Name : 


BASF-LYNX Bioscience AG 


40 


(B) 


StraSe: 


Im Neuenheimer Feld 515 




(C) 


Stadt : 


Heidelberg 




(D) 


Land : 


Deutschland 




(E) 


Postleitzahl : 


69120 




(F) 


Telephon: 


06221/4546 


45 


<G) 


Telefax: 


06221/454770 
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(2) Titel: 



Sequenzen der Gene fur den Primar- und 
S ekundarme t abo 1 i smu s im Coryneba c t eri um 
glutamicxsm und ihr Einsatz zur mikrobiellen 
Hers t el lung von Primar- und Sekundarmetabo 
liten 





(3) 


Anzahl der Sequenzen: 


11 




(4 ) 


Art der mit dem Computer 


lesbaren Form: 












(A) 


Datentrager : 


Diskette 




(B) 


Computer: 


IBM PC kompatibel 




<C) 


Betriebssystem: 


Windows NT 




(D) 


Software: 


Microsof t®word 97 


15 










(I) 


Angaben zur SEQ ID NR . 1 : 






(1) 


Sequenzcharakteristika: 




20 


(A) 


Lange : 


693 Basenpaare 




\o } 


Art : 


Nucleinsaure 




(C) 


Strangtyp : 


Doppelstrang 




(D) 


Topologie: 


linear 


25 


(2) 


Molekiilart : 


DNA 




(3) 


hypothetisch : 


nein 




(4) 


Antisense: 


nein 




(5) 


Herkunf t : 




30 










(A) 


Organismus: 


Corynebacterlum gl\ 




(6) 


Beschxeibung der Sequenz: 


SEQ ID NR. 1: 



35 CTGTTNCCCGGGGGATCAGATTCACNGGGTCNGCCAGTGAAGTCGACGGTGATTGGCGCGGATGC 
TGC C TGCTCGC GAACAGTGGAAGTTGC C TGGGAC AGC AGTTTC TC TGC AATTTC TTGGGTGGAGT 
AGGTTTCCACGCCTGCTTCTTCAGCTGCCTTGACCA^ 

CCGCGAACCCAACCGATGTGAGCGTGCACGAGGGAGGTGTGTGCTCCCCATGCAGCTTGCTCTGC 
GTTC CAACGGGTAACCAC GGCGTCGAGAGCTGCCTTGGATTCACC GTATGCACCATCGCCACCGA 
4 0 AGC GTCCACGGTTTGGTGAAC C TGGGATGAC C ACGTGC AGGCGGTGACCC ACGTTGATGGAGGAG 
CCCAATGGCGCAAGACCTGCGATGAGGCGCTCAACAGACCAGAGCAGAAGTCGCATCTGGGATTC 
TGCTGTGGCCTGCATCTGCATGGATCCGGACACGCGAGGTGCCGCGAATGGGAACAGCAAGGTAN 
GGAC CAAACTGGCTTGAC C AGCTTGGATGCNC GTGAC GGNGGTGGC TGTCGATC C AC C CAGTTGA 

TGATGGCTCGATGTCTGATANGACTAAGTTACCGCACGATCACAGTGCTGCCTGCCGNTGCGGAA 
4 5 CGTC C TANNANTCTTGAGAATTC AGC CGNCTGGC CGAGTTGAN 
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(I) Angaben zu SEQ ID NR. 2: 



(1) Sequenzcharakteristika: 



5 (A) Lange: 



18 69 Basenpaare 

Nucleinsaure 

Doppelstrang 

linear 

DNA 

nein 

nein 



(B) Typ: 



(C) Strangtyp: 

(D) Topologie: 
<2) Molekulart 



10 (3) hypothetisch: 



(4) Antisense: 



(5) Herkunft: 



15 (B) Organismus: 



Corynebacterium glut ami cum 



(6) Beschreibung der Sequenz 



SEQ ID NR. 2: 



ACAATCAATGTCATGACCAGCGGTGATCCAAAATTAATTACGCTTCGTTCCCGCAATAACAAAGT 

20 TGTCGAAAT AACAGATGCC C GTGATCGTGC TTTCATT AAGC AGGCTGATGAGC TGATC GTGAAGA 
TCGACAAACTGCTTGAGAGCAAAAGAAAAAAGTCCCGTTAAGTCCGATCCACACTGTTGTCCCCG 
CGGAGACGC TTGAGC AC GTTTTCTGCAGAGATC AAAC AC ATAGATACGC C C AC C C C TGGAACTGT 
GGTGTCACCTGCGTCATACAGGCCATCTACTTTGCGGGATTTGTTAGAACCCCTAAAGAACGCCG 
ATTGTGC CAGGGTGTGTGAGGGGC CAATGGACCCGCCGCTCCAGGAGTTGTATCGGTCTGCGAAG 

2 5 TCGGCAGGGC CGATGGTGCGCTGCACAACAATGCGGCTTTCCAAACC ATCAATGCC AGCCCATCG 
CCCAATTTGAGCCACTGCTGCTATTGCGATCCGGCCCACCATGTCAGATTCTTCTCCGTAAGCGG 
AC C CGTGAC C AATGGAGAC ATC GG CGGGTACTGGGAC C AGGATGAAGAGGTTCTC GTGGC CTTCG 
GGTGCGGC AT C GGAATC TGTTGC GGAGGTCTTGGAGATCTAGATGGATTCTGAAGC CGGGAATTC 
TGGGGTGGAGCCGTCGAAAACTTTGCGGAAATCTTCGTCCCAGTCGGAGGAAAAAGCAGGGTGTG 

30 CTCCCCCTTCACGCCTGCCAAAACCAGCACAGTACTGAGGCCGGGTTGTTTGTTCTTCCAGCTCG 
TCTCCGGCTTCGCGCACAACGAAGCAGGTAGGAGTTGGGTTTCGGTGTGGTGCTGATCAGCGCAG 
CrGATCACGATATCGGCTTCGATGAACTCTGAGCCGACTTGGACGCCTGTGGCGTTTCGGCCTTG 
GGTGGTGATTGCGCTGACGGGGGTGCCGAGGTGGAGGACGGCGTCGTCGATAAGCGAAATTAGTG 
CCTTGATGAAGGCGGTGAAGCCGCCTCGGGGATAGGAGACGCCTTGGACGAGGTCGGTGTGGCTC 

35 ATGAGGTGAT AGAGCGC C GGGGTGTGCGAAGGGTCTGAGGAGAGGAAAACTGCGGGGTAGCTTAA 
GATTTGGCGC AGTTTTGTATCGC GG AATTGGGTGTTGAC C TTGACTTTTAGCGAGGTCGAC AGGC 
TTGC TAGAAGTTTGGGTAAAAGGCGC AGCATGC CGGGGC TTAAGTATGGGATGAAGTTGGTGAAG 
TTGGTGTAGAGGAAGCCGTCGATGGC C AGGTTGTAGACC TGTGTGGCGGAGTCGATATAGGTGCG 
CAGTTTGGCGC CGGCGCC GGGTTCGCGGGATTCGAAAAGCTCGGCCATCGCATCGATGTCGGAGG 

40 TGAC GTCGATGAATTCGC C GTGGTC GTCGATGACGCGGTAGGCGGGTTCAAGTGGC AC GAGGTCG 
AGGTGGTCGTCGATGGAGGTGCCGCAGAGCTTAAAGAAGTGGGACATGGCGTCGGGCATGAGGTA 
CC AG CTGGGGC C GGTGTC C C AGCGGAAGCCGTCGAGTTCGAAGGTC C C GGCGCGGC C GC C GAGGT 
GCTCGTTTTCTTCGACGAGGTGGACTTCATATCCTTCGCGTAAGAGCAGTGCGGTGGTGGCTAGT 
CCTG CTAGTCC C CCGC CGATGACC AC TGCTTTTGTCATTTTTGAAACAC TTCTTTC C AC ATTGCT 

4 5 TTGGTTGCCAGGCTGGCTTTTTTCATAGACGGC^ 
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GGACGCGGATTCCAGGTTGTCCACGAGGCAACCGTAGAGATCGGTCGCGGCGCGCACACCGGTTC 
GCG C GC C AAATGGC AGC AGCGGAATG C TC AGC C GGGCGGC ATCC AAATC 



(I) 


Angaben zur SEQ 


ID NR. 3: 




(1) 


Sequenzcharakteristika : 




(A) 


Lange : 




1035 Basenpaare 


(B) 


Typ: 




Nuc 1 e ins aur e 


(C) 


Strangtyp : 




Dopp e 1 s t r ang 


(D) 


Topologie : 




linear 


(2) 


Molekulart : 




DNA 


(3) 


hypothetisch: 




nein 


(4) 


Antisense : 




nein 


(5) 


Herkunf t : 






(C) 


Organismus : 




Coryneba c t eri urn 


(6) 


Beschreibung der 


Sequenz : 


SEQ ID NR. 3: 



ATGACCACTGCTGCACCCCAAGAATTTACCGCTGCTGTTGTTGAAAAATTCGTTCATGACGTGAC 
CGTGAAGGATAOTGACCTTCCAAAGCCAGGGCCACACCAGGCATTGGTGAAGGTACTCACCTCCG 
GCATTTGCCACACCGACCTCCACGCCTTGGAGGGCGATTGGCCAGTAAAGCCGGAACCACCATTC 
GTACCAGGACACGAAGGTGTAGGTGAAGTTGTTGAGCTCGGACCAGGTGAACACGATGTGAAGGT 
CGGCGATATTGTCGGCAATGCGTGGCTCTGGTCAGCGTGTGGCACCTGCGAATACTGCATCACCG 
GCAGGGAAACTCAGTGCAACGAAGCTGAGTATGGTGGCTACACCCAAAATGGATCCTTCGGCCAG 
TACATGCTGGTGGATACCCGTTACGCCGCTCGCATCCCAGACGGCGTGGACTACCTCGAAGCAGC 
ACCAATTCTGTGTGCAGGCGTGACTGTCTACAAGGCACTCAAAGTCTCTGAAACCCGCCCGGGCC 
AATTCATGGTGATCTCCGGTGTCGGCGGACTTGGCCACATCGCAGTCCAATACGCAGCGGCGATG 
GGC ATGC GTGTCATTGC GGT AGATATTGC CGATGAC AAGC TGGAACTTGC C C GTAAGC ACGGTGC 
GGAATTTAC C GTGAATGCGC GTAATGAAGATTC AGGCGAAGCTGTAC AGAAGTAC AC CAAC GGTG 
GCGCACACGGCGTGCTTGTGACTGCAGTTCACGAGGCAGCATTCGGCCAGGCACTGGATATGGCT 
CGACGTG CAGGAAC AATTGTGTTCAAC GGTCTGC C AC CGGGAGAGTTCCC AGCAT C C GTGTTC AA 
CATCGTATTCAAGGGCCTGACCATCCGTGGATCCCTCGTGGGAACCCGCCAAGACTTGGCCGAAG 
CGCTCGATTTCTTTGCACGCGGACTAATCAAGCCAACCGTGAGTGAGTGCTCCCTCGATGAGGTC 
AATGGTGTGCTTTACCGCATGCGAAACGGCAAGATCGATGGTCGTGTGGCGATTCGTTTC 

(I) Angaben zur SEQ ID NR. 4: 
(1) Sequenzcharakteristika: 



(A) Lange : 

(B) Typ: 

(C) Strangtyp: 



1002 Basenpaare 

Nucleinsaure 

Doppelstrang 
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(D) Topologie : 

(2) Molekiilart: 

(3) hypothetisch; 
5 (4) Antisense: 

(5) Herkunft: 

(D) Organismus: 



10 



( 6 ) Beschreibung der Seciuenz : 



linear 

DNA 

nein 

nein 



Corynebacterium glutamlcum 



SEQ ID NR. 4: 



AAGTGGAGCTC GC GCGC C TGC AGGTC GAC ACTAGTGGATC AGAGGC ATAC TC CGGC GGACTC AC C 
TACTCCGGACACCCACTTGCAGTAGCACCCGCCAAGGCAGCGCTGGAGATTTACGCGGAAGGAGA 

15 GATCATTCCACGCGTAGCTCGACTTGGCGCTGAACTGATCGAACCTCGCCTTCGTGAACTAGCGG 
AAGAAAACGTAGCGATCGCTGACGTGCGGGGCATCGGATTCTTCTGGGCAGTGGAGTTCAATGCA 
GACGCCACTGCCATGGCTGCCGGTGCTGCAGAATTCAAGGAACGCGGCGTGTGGCCGATGATCTC 
CGGCAACCGATTCCACATCGCGCCGCCGCTGACCACCACTGATGACGAATTGGTAGCACTGCTGG 
ACGCGGTGGAAGCTGCAGCCCAAGCTGTCGAGCTGACCTTCGCTGGGGCGTTGTTCTAAGTTTTC 

2 0 TAGATAACAAGGC C AGC AC AGAC C ACC ATNTCTACGACC C C AAAAAC CGACTC C AAGCTC CGC GG 

CGACNAANCCGCGCTCGCGCCACCGACCAAGCAGCCGGTCCAGGTTTAAAGATTTTGCTTTTCGA 
CGCTC C C CTCCAC CTCATTC AATGC GGCGGAAGGGATTTC CTTGCATGTTTAAGC CTATAGGAAA 
AAGTGTTTGC ATATC AC C CTTGTATTC C AACACTTGAGCGGGTAGANTGGGTGGTAACNAC CCNG 
GGAAAGGGGGAAGAC AC C ATGAGC ATCNC C ACNCACNTCCAAGCNCTCNCCAC AGCANTCAAC GC 
2 5 C ATCNAC AAC CATTTGGNC AGCATGCTCNAAC ATNGTGTTCNC C C ANAAC AATANANGGCNTNNA 
NC CCGAC TCANCNC C TANAANACNC CTTCAC C AC ACGC CNC CTTCGNCCCCAAAC C AAACC CTCG 

CCNAAGCNCAACNCGCCACNCATTNGCTCCCCNCCTCNTNNATACCTNCCNCCCTTCGGATATCN 
AGC ANGC GCCNC AC C GNTC ATTTNCCN 

30 (I) Angaben zur SEQ ID NR. 5: 

(1) Sequenzcharakteristika: 



(A) Lange: 
35 <B) Typ: 

(C) Strangtyp: 

(D) Topologie: 

(2) Molekiilart: 
40 (3) hypothetisch: 

(4) Antisense: 

(5) Herkunft: 
45 (E) Organismus: 



1007 Basenpaare 
Nucleinsaure 
Doppelstrang 
linear 

DNA 

nein 

nein 



Corynebacterlum g-lutamlcum 
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(6) Beschreibung der Sequenz ; SEQ ID NR. 5: 

TCCCNATTGGGTACCTTACCTGGTACCCACCCGGGTGGAAAATCGATGGGCCCGCGGCCGCTCTA 
GAAGTACTC TC GAGAAGC TTTTTGAATTC TTTGGAT C C GAGCTGAAC AC ATGGGTGATGTTTTTT 
5 TGAACCAGCACTGAGGCTGCGCTGGCCGCCTGTTGAAAGCCCAGGTCAGACAGCTCTGTGTCCAA 
TTGTC CC TGC ATTC GGGACGTGGC GTTGTATTCAGTCTGC C C GTGT CGGAGC AGAATC AGGCGAC 
GAGTC AC AGGACTAC C TCTTAATC GTC C TCGTAGC C AGGCTCGT ATTC AGCTGGCAAAGGTGGGA 
GTTCATC AATGC TGTC GATGTTGC GGATAT C CGC CTCATC AGAC C AGGAGGATNCACGCNTGAAG 
GTTTCAAGTCCTTCAATTTCAATGAGTGGGCAGTCNCGGTACAGACNATCCANTCCGTATAACTC 

10 GCGCTCTGCCTGTCGCTGAACGTGGATAACAACCHSEATCCGTAGTCAAGGAGAACCCAAC^GTTTT 
CGCGGTTGCCTTCACGGCGCTTAGGCTCGAAACCAGCCTTGGTCATCTNCATCTTCGATCTCCTC 
NAC AATGGCGC C C ACC TTGGCGCTC ATTTGTCCGC AGATGC AACNACNAANCAATTC TCGTGATT 
GNCGATCACTGTCNNAAACATCCAATNACAGCGATGTCNNCNGCCTTTCTTTTC^ 
TTCGCCNCC ATGGTC C CGAAGC CGATC GANT C CTCC ATNTGC ANATC AAAATTCNNTAAANC AGC 

15 TNCNTGTNGTTCCNC AC C CNC TTTTTANGGTC CGAAACCNACCCTNCNGAAANAATC C C C ACGTC 
AACCTTC CC TNTTTC C CNCTANAC CGGGTGATTCNC CTACTTTNGGNTCGAATTTAAAC TTTTNA 
NCANATTTCCTCTNGTTTTGGGCCTTGGGATCATTCCCCTATTCGATCCTNCTGGTCAAAAATTG 
GGNTTNGGC TATTCTTCNCC AC C C C C C ANGGA 



20 


(I) 


Angaben zur SEQ 


ID NR. 6: 






(1) 


Sequenzcharakteristika: 






(A) 


Lange.: 




748 Basenpaare 


25 


(B) 


Typ: 




Nucleinsaure 




(C) 


Strangtyp : 




Doppelstrang 




(D) 


Topologie : 




linear 




(2) 


Molekiilart : 




DNA 


30 


(3) 


hypothetisch : 




nein 




(4) 


Anti sense : 




nein 




(5) 


Herkunf t : 






35 


(F) 


Organi sinus : 




Coryn e Jba c t erl urn 




(6) 


Beschreibung der 


Sequenz : 


SEQ ID NR. 6: 



TTGANNCOT'TNNNGGAGCTCCCCGCGGTGGCGGCCGCTCTAGAACTAGTGGATCGACACGCTGAC 
4 0 ATC ACCAGGCTGC AAATCAAGGCC AAGCGCAGC C GC AGC ATTATCTCCC GTGC CTGCAGC AACTT 
TCACTCCACCTGGAGTTGTTCCCGCAATCGCATTTGGGGCCAGGAGTTCAGGAAGTTCCACCTCA 
TGGC C CAGCGC C AAGGC AGCTAGAT C GGTGCGC CACGC AC GATC ACGCGTGCTGTAGTAGC C CGT 
TCCAGAAGC ATCACCATGGTCGGTGACTTTGC GTC CGCGTCC CATCAAATGC CAGGTGAGGAAAT 
CATGAGGCAACATCACCGACGCCGTGCGCGCTGCATTTTCTGGTTCATGATCACGCATCCACCGC 
45 ATTTTGGTGGC AGTTAAAGAAGC AAC ATAC AC AC TTCCCGTGGCATCTAC CGCAGCCTGATCGCC 
GCCGATCTC C T C ATTGAGATCC AACGC AGCCTGGGCAGAAC GAGTGTC ATTC CATAAC AAC GCCG 
GGCGAACGATTTCATCGTTTTCATCCAACGCCACCATGCCGTGCTGCTGGCCTGCAATAGATACA 
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GCGTCCGCGCGTTCTAACAACCCCTCGGTAGCTTGATCCAGCGCAGCGATCCACGCACGTGGATC 
TACTTCGACCCGTTCGGGGTGACTCGCGCGGCTTCGTCGATACCTGGCCGGTGGCGGCGTCACAA 
GCAAAAGCCTTGCAGGAATGGGTGGGAACTATC 



5 


(I) 


Angaben zur SEQ ID NR. 7 : 






(1) 


Sequenzcharakteristika : 






(A) 


Lange : 


648 Basenpaare 


10 


(B) 


Typ: 


Nucleinsaure 




(C) 


Strangtyp : 


Doppelstrang 




(D) 


Topologie : 


linear 




(2) 


Molekulart : 


DNA 




(3) 


hypothetisch : 


nein 


15 


(4) 


Antisense : 


nein 




(5) 


Herkunf t : 






(G) 


Organismus : 


Coryn eJba c t eri urn 


20 


(6) 


Beschreibung der Sequenz : 


SEQ ID NR. 7: 



25 



TGCAGCCCGGGGGATCACCGACGCCAAGGCTACGTAGGAATCCCCTTCCCCGACACCATCGTGCG 
C ATC GCAAAC C C AGAAAAC CTC GACG AAACC ATGC C CGACGGC AGCGAAGGCGAAGTC CTAGTCA 
AGGGC C C AC AGGTGTTC AAGGGTTACC TC AACC AGGAAGAAGC C AC C AAGAAC AGC TTC C ACGGC 
GAGTGGTACCGCACCGGCGACGTCGGAGTGATGGAAGAAGACGGGTTCATCCGCCTAGTTGCTCG 
CATCAAGGAAGTCATCATCACTGGCGGTTTCAACGTGTACCCAGCTGAGGTTGAAGAAGTCCTCG 
C AGAGC AC C C AGAC ATTGAAGATTC C GC AGTCGTTGGTATCC CGCGTGAAGACGGCTC CGAAAAC 
GTCGTTGCTGCATCACTTTGGTGGAAGGTGCAGCGCTGGATCCGGATGGCCTGAAGGAATTCGCC 
GC AAGAAC CTAC C C GC TC AAGGTTC CG C GC ACTTTCTAC C AC TTTGAGGAGATGC C GCGGGATC A 
3 0 GATGGC AAGATTAGGC GTC GTGAAGTGC ANGCGGAGTTGTTGAAGAACTCGGC AGTTJAC GC CGAT 
TAAG AGGTC AGTTTC CAAATGGC ACTTAC C AATTGGNCTAGTTAC C C C C ANAAGC ATTTTGAGGG 
TTCCACTTTTACCCAGTGGGNTGTGTGATCCTNT 

( I ) Angaben z\ir SEQ ID NR. 8 : 

35 

( 1 ) Sequenzcharakteristika : 

(A) Lange: 698 Basenpaare 

(B) Typ: Nucleinsaure 
40 (C) Strangtyp: Doppelstrang 

(D) Topologie: linear 

(2) Molekulart: DNA 

(3) hypothetisch: nein 
45 (4) Antisense: nein 
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(5) Herkunft; 

(H) Organismus: Corynebacterlum glutamicum 

5 (6) Beschreibung der Sequenz: SEQ ID NR. 8: 

GCAGC CCGGGGGATCCTTGGTGNC AC CACCCTGGACATGCTC AAGATGGAACAGCAAATCGACTC 
CCTGGCACCAGGCGATGCGAAGCGCTACATGCACCACTACAACTTCCCTCCATACTCCACCGGTG 
AAACCGGTCGTGTGGGCTCACCAAAGCGCCGCGAAATCGGCCACGGTGCACTTGCAGAACGCGCA 

10 GTTTTGCCAGTAATCCCATCCCGTGAGGAATTCCCATACGCAATCCGTCAGGTCTCTGAAGCTCT 
GGGCTCGAAC GGC TCC AC C TC CATGGGCTCTGTC TGTGC AT C C ACTCTGTC C CTGTACAAC GCTG 
GTGTTCCACTGAAGGCACCTGTTGCAGGTATCGCCATGGGACTTGTTTCCGGTGAAATCGACGG^ 
AAGAC C GAGTAC GTTGC AC TGAC C GAC ATCCTC GGCGC AGAAGACGC ATTCGGCGAC ATGGACTT 
C AAGGTTGCC GGC ACC GC AGACTTC ATAC CGNACTTCAGC TGGACAC C AAGCTGGACNGC ATTCC 

15 TTCAAGGTGC TCTC CGATGC GCTTGAG C ANGC AC GCGATNC C GACTGAC ATC TGAAC AC ATGGCT 
GATGTATC AACGG ACCTTGATGAGATGAGC AAGTT CGTTCTGC ATACC AC C GNG AAATC C C ATGG 
C AAAAT C GNGAC TGTCGAC C AAGGGT AGAC ATTAC GC TTTACNATTCG 





(I) 


Angaben zur SEQ 


ID NR. 9: 




20 












(1) 


Sequenz charakteristika : 






(A) 


Lange : 




1159 Basenpaare 




(B) 


Typ: 




Nucleinsaure 


25 


(C) 


Strangtyp : 




Doppels trang 




(D) 


Topologie : 




linear 




(2) 


Molekulart : 




DNA 




(3) 


hypothetisch: 




nein 


30 


(4) 


Antisense : 




nein 




(5) 


Herkunf t : 








(I) 


Organismus : 




Coryneba c t eri urn 


35 












(6) 


Beschreibung der 


Sequenz : 


SEQ ID NR. 9: 



TTOANNCGTTTGGAGCTCCCCGCGGTGGCGGCCGCTCTAGAACTAGTGGATCACACAAAATGATT 
AGATTGTG TGCGAATTCATC C AATTGCTGTCTATATGC AGTAC GC ATGGCAAC ACTATAAGGCGA 
40 TAATGGTATTTCTGC AGGCCTAAAACAC C C CTTTAAGATTGAATC AC CTAATAATGGGGGATAGC 
CAACTATTGGCGGGGGTAAGT 

ATTAAATT AACTACC C TC CGGAGTTTTCC ATTTCTGC GC CTTTAGGAAC AGTGGC ATCCTCAGGA 
TCGTCCAACCAC^CATCTGGAAGTGCCACCTTTGCAGGAGCGCCCTGTCGACCTCGTGCACCTTC 
C GCGTCCT C TGCCTTGGCGGTGRAGTCAGC C CATGGTGCTAGGAGATCCTC AAGC TC C ACATAGG 
45 T GGAAAC C TTGGCCAGATTGG AG CGGAATTC GCCGC C AACAGGGAAACCGCGCAGGTC CAACC C A 
TGTGCTTACGCAGATCGCGCAGCCCCTTGGTTTCGCCATCATGCTGCATGAGGAGTTCTGCGTGG 
C GCAGGATGATTTGGGTAACTTC GCCGAAGGTAGGCTC CTCTGGGATTTCTTCTC CAC GAACAGC 
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AGCAGCAGCTCAGCAAAGAGCCAAGGCCTGCCCAGGCAACCACgGCCCAACCACGACGCCATCGC 
AGCCAGTTTGCTC C ATC ATGCGCGTTGCATCGGATGCCGCGAAAATATCGCCATTGC C CAAAACT 
GGGATGCCGGTATCTGCCAAATGCTCYTTCAGGCGCGCGATCTYGTTCCAATCAGCCTCACCGGA 
ATAGCGCTGCGCCGCAGTGCGGGCGTGAAGCGCTACGGACTTCGCGCCGGCGTCGACAGCAATGC 
GTC C AGC ATC C AAGTGAGTATGGTGC TC ATC ATC AATAC C AAC GCGGAACTTC ACCGTC AC C GGA 
ATGTCCGTGCCTTCCGTAGCCTTCACAGCCGCGGAAACGATGTTTTCAAACAAACGGCGCTTGTA 
AGGAATCGCAGAACCGCCACCCCGGCGCGTGACCTTTGGAACCGGGCAGCCAAAGTTCATATCAA 
TATGATC CC C CGGGCTGC AGGAATT C GATATC AAGCTTATC GATAC C GTCGACCTCGAGGGGGGG 
C CC GGTAC C C AGC TTGTGTTCC AANGGNTC C AA 

(I) Angaben zur SEQ ID NR. 10: 

(1) Sequenzcharakteristika : 

(A) Lange: 761 Basenpaare 

(B) Typ: Nucleinsaure 

(C) Strangtyp: Doppelstrang 

(D) Topologie: linear 

{2 ) Molekulart : DNA 

(3) hypothetisch: nein 

(4) Antisense: nein 

(5) Herkunft: 

(J) Organismus : Corynebacterlum glutamicum 

(6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 10: 

TTGAANCCTTANNGGAGCTCCACCGCGGTGGCGGCCGCTCTAGAACTAGTGGATCTCGATTCACT 
CGAGCTTGATGAAACTGTCAAGGTCGTTGCCTTCACTCACCAGTCCAATGTGACCGGTGCTGTGG 
CTGATGTTCCAGAGTTGGTTCGTCGTGCCAAGGCTGTCGGCGCTCTCACGGTGCTTGATGCGTGC 
C AGTC TGTTC C TC ATATGC C AGTGAATTTC C ACGAGCTGGATGTAGATTTCTCTGC ATTCTCTGG 
CC ATAAGATGCTGGGACCTGC AGGC GTGGGCGTTGTGTATGCAAAGTC CCCAATCTTGGATGAAC 
TGCCACCATTTTTGACTGGTGGTTCCATGATTGAAGTTGTCACCATGGAGGGTTCCACCTACGCT 
GC CGCAC CTC AAC GTTTTGAGGC CGGC ACGC AGATGAC C AGCC AGGTTGTGGGC TTGGGTGCTGC 
C GTGGAC ATGCTG AATGAAATC GGTATGGAAGCAATCGCAGCNGC ATGAGCACGC ATTGAC TGCT 
TACGCGTTGGAAAAGCTCACGGCAATTAAAGGGACTAACCATTGCTGGTCCTTTTGACTGCAGAG 
CATCGCGGNGGTGC AATC AGC TTCNGTGTCNANGGC ATTCAC CNAC ACGATC TANGGC AAAGTGC 
TTGACCATCAGGGCGTGAATATTCCGNGTCGGGCACCACTGTGCGTGGGCCTGCACCGCANCATT 
GAACGTNC AATNGNANAC AAGAGC ATTTTTCTATCTC TATTAC AC C 

( I ) Angaben zur SEQ ID NR. 11 : 

(1) Sequenzcharakteristika: 



(A) Lange: 



791 Basenpaare 
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(B) Typ: 

(C) Strangtyp: 

(D) Topologie: 

5 (2) Molekulart: 

(3) hypothetisch: 

(4) Antisense: 



Nucleinsaure 
Doppelstrang 
linear 

DNA 

nein 

nein 



10 



(5) Herkunft: 
(K) Organismus: 



Corynebacterium g-lutamicum 



(6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 11: 

15 TTGACC CTTTAGCTGGGTAC CGGGCC C C CC CTCGAGGTCGAC GGTATC GATAAGC TTGATATC GA 
ATTCCTGCAGCCCGGGGGATCTTCATCGCCAACAAACTGACCGCGGGAAACGATCATCTTCTCAA 
ATTCTGTGAGCTTTTCCAGCGCCTTGTCGACGGGTTGGCCCACGATCTCCTCGGCCATAACGGAC 
GTGGAGGCCTGGCTGATTGAGCAACCAACTGCTTCGTAGGAGACGTCCTCCACGGTGGAGCCGTC 
CTC AGACAGCTTC AC GC GC AGAGT C AATTC GTCGC C AC AAGAAGGGTTG ACGTGGTGAAC CTC AG 

2 0 CATC GAAAGGATC C C GAAGGCC CTTGTGCTGTGGGTTTTTGTAGTGGTC C AGGATC AC CTC CTGG 
TACATCTGCTCAAGGTTCATTACTCAACTCCAAAGAATTGCTTGGCCTTCTCGATCGCTGCCGCG 
AGGC GGTC GATTTCTTC GAAGGTGTTATAGAGATAGAAAGATGC TCTTGC TGTCGATTGTAC CGT 
TCATGCTGCGGTGCACGGCCACGCGCAGTGGTGGNCGACGCCGGATATTCACGCCCTGATCGTCA 
AGC ACTTGGCCTAANCGTGTGGGTGAATGC CTCGACAC CGAACTGATGC AC CGGC GNCTGCTNTN 

2 5 C ATC AAAAGG AC C ANCNATGGGTAAGTC C TT AATGC C GNG AGC TTTTC AAC GC GTAAGC AGGTAA 
TGCNNCTATGCNC TGC GATGNTTTC ATACCGATTNNTTAAGANTNTCC CC GGNGTNCC CNANC C C 
NAAACTGGTTN 



30 



35 



40 



45 
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Patentanspruche 

1. Ein gereinigtes Polynucleotid mit einer Nukleinsauresequenz , 
5 die aus der folgenden Gruppe ausgewahlt ist: SEQ ID NR. 1, 

SEQ ID NR. 2, SEQ ID NR. 3, SEQ ID NR. 4, SEQ ID NR. 5, SEQ 
ID NR. 6, SEQ ID NR. 7, SEQ- ID NR. 8, SEQ ID NR. 9, SEQ ID 
NR. 10, SEQ ID NR. 11. 

10 2 . Ein Express ions -Vekt or mit einem dem Anspruch 1 entsprechen- 
den Polynucleotid. 

3. Eine Wirtszelle, die mit dem Expressions-Vektor aus Anspruch 
2 transf ormiert ist. 

15 

4. Eine Methode zur Herstellung und Reinigung eines Polypeptids, 
die aus folgenden Schritten besteht: 

(a) Kultivierung der Wirtszelle , aus Anspruch 3 unter Bedin- 
20 gungen, die fur die Expression des Peptids geeignet sind; 

und 



(b) Gewinnung des Polypeptids aus der Wirtszellkultur . 



